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Important Findings 

The main objective of the present study was to better understand 
the genetic diversity aspects of avian coronavirus in Brazilian 
commercial poultry and pigeons. The study results revealed two 
major phylogenetic groups: one clustered with the Massachusetts 
vaccine serotype and another joined with the D207 strain. 
Interestingly, samples grouped with the Connecticut and Arkansas 
serotypes were also found. Pigeon isolates clustered with the 
Massachusetts serotype showed significant similarity (close to 
100%) to those obtained from chickens. Only one pigeon isolate 
was seen to be grouped with the Connecticut serotype, and no 
correlation was observed between sample grouping and region origin. 
Understanding the diversity of genotypes and eco-epizootiology of 
the disease in different environments is expected to be helpful for 
vaccine production aimed at the main circulating variants. In this 
respect, one could also expect benefits in the management of other 
bird species that may act as avian coronavirus reservoirs. 

Significance of Findings 

In this study the samples were collected in the main regions 
producing chicken and eggs in Brazil (south, southeast, and 
northeast), and in all these, the presence of isolates from groups 
D207 and Massachusetts was observed. This shows that there is 
apparently no predominance of one or another group among the 
different regions of the country. Only in the southeastern region were 
isolates observed that were grouped with Arkansas and Connecticut 
types, an occurrence that is difficult to assess since only two viruses 
were found. 

Additional Information 

Avian infectious bronchitis virus (IBV) is a highly infectious 
pathogen of domestic fowl. Although the coronaviruses are 
traditionally separated into three groups based on genetic and 
antigenic characteristics, many other groups and subgroups have 
recently been proposed. These viruses have been associated with 
diseases in several warm-blooded animals, including humans. 
Coronaviruses from group I and II have been found to infect 
several mammalian species, including humans, pigs, cows, dogs, 
horses, cats, and rodents. Group III viruses have been found to infect 


Copyright © 2010, American Association of Avian Pathologists, Inc. 1933-5334 online 


poultry. This group includes the chicken IBV, the turkey coronavirus, 
and the pheasant coronavirus. Although IBV causes respiratory 
disease, it also replicates on many nonrespiratory epithelial surfaces, 
where it may cause pathology, and represents one of the most 
economically significant diseases of the intensive poultry industry. In 
young chicks, respiratory disease or nephritis lead to mortality, 
reduced weight gain, and condemnation at processing; whereas, in 
chickens of laying age, the disease is subclinical and results in reduced 
egg production and aberrant eggs. 

Since IBV was first described by Schalk and Hawn in the 1930s, 
many serotypes have been identified worldwide and new variants 
have arisen, many of them as a result of vaccination programs. 
Vaccines are generally effective in controlling the clinical disease; 
however, escape mutants or variants continue to cause clinical disease 
and production problems in vaccinated flocks. The continuing 
appearance of new IBV variants is associated with the high 
evolution rate, expressed as the accelerated rate at which viable 
mutations accumulate in the genome. 

Coronavirus has also been isolated from wild bird species and 
racing pigeons, which could constitute an important environment for 
virus evolution. The other problem is the possibility of recombination 
events within coronaviruses, as may be the case for the severe acute 
respiratory syndrome (SARS) virus. In fact, some authors have 
argued that there is evidence for recombination events in the 
evolution of this virus, involving both mammalian and avian 
coronaviruses. 

Molecular epizootiology can be very important to understand the 
coronavirus dynamics in various correlated avian species and to 
improve its control. Avian populations, such as, e.g., pigeons, which 
are asymptomatic for respiratory diseases, could be critical in this 
context, because they can transport the virions. In this way, they 
provide an important environment for virus evolution. 

An overall investigation of the eco-epizootiology of IBV must 
include the possibility of virus evolution or transport by other animal 
species, especially those that often coexist in the farm environment. 
Moreover, the dynamics of the attenuated vaccine virus in the 
environment must also be considered for the control of avian 
infections. A better understanding of these issues would aid in the 
development of more effective vaccines and vaccination programs, as 
well as improved livestock health management practices. Also, in 
light of recent examples such as SARS and the newly discovered bat 
and wild mammal coronaviruses, a direct benefit would be the 
decreased emergence of new coronaviruses that pose a threat to the 
health of poultry and humans. 



Diversidad genetica del coronavirus aviar brasileno 


Diversidad Genetica de los Virus de la Bronquitis Infecciosa Aislados de Parvadas de Polios Domesticos y de los 

Coronavirus de Pichones Ferales en Brasil entre 2003 y 2009 

P.A.N. Felippe, L.FLA. da Silva, M.M.A.B. Santos, F.R. Spilki, y C.W. Arns 
Direction para contactar: clarns@gmail.com 


Hallazgos Importantes 

El principal objetivo del estudio actual fue para comprender mejor 
los aspectos de diversidad genetica del coronavirus aviar en la 
avicultura comercial y de pichones en Brasil. Los resultados del 
estudio revelaron dos grupos filogeneticos importantes: un grupo con 
el serotipo de la vacuna Massachusetts y otro relacionado con la cepa 
D207. Interesantemente, tambien se encontraron con los serotipos 
Connecticut y Arkansas. Los aislamientos de pichones se agruparon 
con el serotipo Massachusetts mostraron una similitud significativa 
(cerca del 100%) a aquellos obtenidos de polios. Solamente un 
aislamiento de pichon se agrupo con el serotipo Connecticut, y no se 
observo una correlation entre los agrupamientos de la muestra y la 
region de origen. Entendiendo la diversidad de los genotipos y eco- 
epizootiologia de la enfermedad en diferentes ambientes se espera que 
sea util para la production de la vacuna dirigida a las principals 
variantes circulantes. En este aspecto, tambien se podrian esperar 
beneficios en el manejo de otras especies de aves que pueden actuar 
como reservorios del coronavirus aviar. 

Relevancia de los Hallazgos 

En este estudio las muestras se colectaron en las principals regiones 
que producen polio y huevo en Brasil (sur, sureste y noreste), y en 
todas estas, se observo la presencia de los aislamientos de los grupos 
D207 y Massachusetts. Esto demuestra que aparentemente no hay 
predominancia de un grupo u otro entre las diferentes regiones del 
pais. Solamente en la region sureste se observaron aislamientos que se 
agrupaban con los tipos de Arkansas y Connecticut, esto fue un 
hallazgo dificil de analizar ya que solamente se encontraron dos virus. 

Information Adicional 

El virus de bronquitis infecciosa aviar (IBV, por sus siglas en 
ingles) es un patogeno altamente infeccioso de las aves domesticas. 
Aunque los coronavirus estan separados tradicionalmente en tres 
grupos basados en las caracteristicas geneticas y antigenicas, muchos 
otros grupos y subgrupos se han propuesto recientemente. Estos virus 
han sido asociados con enfermedades en varios animales de sangre 
caliente, incluyendo humanos. Se ha visto que los coronavirus del 
grupo I y II infectan a varias especies de mamiferos, incluyendo 
humanos, cerdos, vacas, perros, caballos, gatos y roedores. Se ha 
visto que los virus del Grupo III infectan a las aves domesticas. Este 
grupo incluye a la bronquitis infecciosa del polio, al coronavirus de 
pavo y al coronavirus de faisan. Aunque el virus de la bronquitis 
infecciosa causa enfermedad respiratoria, tambien se replica en 
muchas superficies epiteliales no respiratorias, en donde puede causar 
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patologia, y representa una de las enfermedades economicamente 
mas significativas de la industria avicola intensiva. En los pollitos 
jovenes, la enfermedad respiratoria o la nefritis conducen a 
mortalidad, reducen la ganancia de peso y el decomiso en el 
procesamiento; mientras que en gallina de postura la enfermedad es 
subclinica y resulta en una reduction de la production de huevo y la 
presentation de huevos deformes. 

Desde que el virus de la bronquitis infecciosa fue descrito por 
primera vez por Schalk y Hawn en los anos 1930s, muchos serotipos 
han sido identificados a nivel mundial y nuevas variantes han 
surgido, muchas de ellas como resultado de los programas de 
vacunacion. Las vacunas son efectivas generalmente en el control de 
la enfermedad clinica; sin embargo, mutantes de escape o variantes 
continuan causando enfermedad clinica y problemas en production 
en las parvadas vacunadas. La aparicion continua de nuevas 
variantes de este virus se asocia con una elevada tasa de evolution, 
expresada como la tasa acelerada en la que las mutaciones viables se 
acumulan en el genoma. 

El coronavirus tambien ha sido aislado de especies de aves 
silvestres y de pichones, que podrian constituir un ambiente 
importante para la evolution del virus. El otro problema es la 
posibilidad de los eventos de recombination dentro de los 
coronavirus, como puede ser el caso para el virus del sindrome 
respiratorio agudo y severo (SARS). De hecho, algunos autores han 
argumentado que hay evidencia para la recombination de eventos en 
la evolution de este virus, involucrando tanto a coronavirus 
mamiferos, como aviares. 

La epizootiologia molecular puede ser muy importante para 
entender la dinamica del coronavirus en varias especies aviares 
correlacionadas y para mejorar su control. Las poblaciones de aves, 
tales como la de pichones, que son asintomaticos para las 
enfermedades respiratorias podrian ser criticas en este contexto 
porque pueden transportar viriones. De esta forma, ellos pueden 
proporcionar un ambiente importante para la evolution del virus. 

Una investigation general de la eco-epizootiologia del virus de la 
bronquitis infecciosa debe de incluir la posibilidad de la evolution del 
virus o su transporte por otras especies animales, especialmente 
aquellos que con frecuencia coexisten en el ambiente de la granja. 
Mas aun, la dinamica del virus vacunal atenuado en el ambiente debe 
tambien considerase para el control de las infecciones aviares. Un 
mejor entendimiento de estos asuntos ayudaria en el desarrollo de 
vacunas mas efectivas y programas de vacunacion, asi como practicas 
de manejo mejoradas para la salud pecuaria. Tambien, en la luz de 
ejemplos recientes como el SARS y los coronavirus del murcielago y 
mamiferos silvestres, recientemente descubiertos, un beneficio directo 
seria la diminution en el surgimiento de los nuevos coronavirus que 
imponen una amenaza a la salud de las aves domesticas y de los 
humanos. 




